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Abstract. One methode to detect early warning done by analyzing the pattern of the array of mosquito
vectors. Through the isolation of genomic DNA obtained mosquitoes that are processed through RAPD.
Analysis of RAPD products obtained from the results of all the array of DNA amplification is calculated
based on the presence or absence of DNA arrays. Analysis of DNA array pattern is intended to obtain the
percentage composition of the DNA array patterns by counting the presence of Aedes sp larik pattern.
Levels of genetic polymorphisms of Aedes sp mosquitoes as vectors of dengue fever (DHF) by using six
kinds of primary (combined) in endemic areas 0.67 (0.6-0.8) and 0.33 monomor phic, while non-endemic
has level of 0.4 polymorphic and monomorphic 0 , 6. DNA array pattern on the Aedes sp in endemic areas
is obtained by using the primer combinati on on average 24.78 (14-33). The highest polymorphism array at
Kebon bunga (33 lines), Sukarame, and Lembung Gajah 28 line, Talang dondang 26 line, Skip Ujung,
27Ilir, and 20 llir reach 24 line, and Pahlawan 22 line and non-endemic area Srimulya 9 lines. The
percentage of DNA array as an indication of dengue vectors in endemic areas average 57.5% (53.9 to
75.9%) samples from the highest village of Pahlawan (75.9%). From the analysis using the program
NTSYS-PC a kinship based on genetic distance matrix value, the highest genetic distance of 1.00 is
obtained. In addition, there are three clusters that form the 32.5% level of kinship.
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PENDAHULUAN
Demam berdarah dengue (DBD)
disebabkan oleh virus dengue dari famili
Flaviviridae yang sampai saat ini dikenal ada
empat serotype virus dengue yaitu : dengue
1, dengue 2, dengue 3 dan dengue 4.
Keempat serotype virus ini telah ditemukan
di Indonesia, virus dengue 3 merupakan
serotype yang paling banyak tersebar di
Indonesia. Keberadaan DBD dilaporkan
pertama kali di Manila pada tahun 1954 oleh
Quintos, dkk kemudian penyakit ini
menyebar ke seluruh Asia Tenggara
diantaranya di Thailand (1958), Vietnam
(1960), Singapura (1962), Srilangka (1965),
dan Myanmar (1968). Di Indonesia DBD
pertama kali dicurigai berjangkit di Surabaya
pada tahun 1968, namun kepastian secara
virologi penyakit ini baru terungkap pada
tahun 1970. Perkembangan selama 36 tahun,
maka jumlah kabupaten/kota dengan kasus
DBD meningkat pada setiap tahunnya.
Apabila dilihat secara lima tahunan, pada
tahun 1973 jumlah kabupaten/ kota dengan
kasus DBD mencapai 80 kabupaten dengan
angka infeksi DBD 8,00 per 100.000 (IR
DBD) penduduk. Mulai tahun 1983 sampai
dengan 2004 jumlah kabupaten/kota yang
terinfeksi meningkat, dengan angka berturut
-turut sebagai berikut : 125 (tahun 1983),
160 (tahun 1988), 200 (tahun 1993), 180
(tahun 1998), 290 (tahun 2003) kabupaten
kota. Case fatality rate (CFR) per propinsi
pada tahun 2004 dibawah rata-rata dari
keseluruhan daerah endemis dengan CFR
antara 0,3-1,9%. Salah satu daerah endemis
DBD tertinggi di Indonesia adalah propinsi
Sumatera Selatan (Kota Palembang)
(Dep.Kes.R.1, 2003). Dalam distribusi DBD
ada tiga faktor yang menentukan tingginya
kasus tersebut adalah kepadatan vektor,
imunitas penduduk, dan lingkungan. Korelasi
antara keanekaragaman genetik dengan
adaptasi untuk lulus hidup sangat menunjang
peningkatan suatu populasi. Karena
organisme yang memiliki keanekaragaman
genetik yang lebih bervariasi akan lebih
mudah lulus hidup dan berkembangbiak
daripada organisme yang kurang bervariasi.
Keanekaragaman diantara individu dapat
disebabkan oleh perbedaan genetik, sehingga
keanekaragaman yang demikian disebut
keanekaragaman genetik. Ditinjau dari
fenomena genetik bahwa tingkat
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polimorfisme yang tinggi mengindikasikan
tingkat keanekaragaman genetik yang tinggi.
Semakin tinggi tingkat keanekaragaman
genetik suatu organisme, semakin dapat
menyesuaikan diri terhadap perubahan
lingkungan sehingga nyamuk tersebut
mempunyai pertahanan hidup yang lebih
tinggi dibanding dengan organisme yang
memiliki keanekaragaman genetik yang
rendah. Semakin banyak populasi nyamuk
Ae. aegypti akan semakin banyak peluang
kontak dengan manusia. Banyaknya nyamuk
kontak dengan manusia maka kemungkinan
manusia terserang virus akan semakin tinggi
pula. Namun tingginya tingkat endemisitas
ditentukan juga oleh faktor Iain, diantaranya
lamanya siklus ekstrinsik parasit, frekwensi
makan, dan lamanya usia hidup vektor.
Faktor lain yang mempengaruhi tingginya
atau rendahnya kasus DBD adalah kecocokan
vektor, kondisi iklim, frekuensi kontak antara
manusia dan vektor serta tingkat imunitas
penduduk. Polimorfisme genetik dapat
terjadi diantara individu yang disebabkan
adanya perbedaan genetik. Sedangkan
nyamuk yang mempunyai polimorfisme
kurang bervariasi cenderung tidak mudah
untuk lulus hidup (Roderick, 1996,
William et al. 1990, Tabachnick dan
William,1998). Tujuan penelitian ini
adalah untuk mengetahui tingkat
kemiripan genetik diantara Ae.aegypti di
beberapa daerah endemis DBD di Kota
Palembang.
BAHAN DAN CARA KERJA
Isolasi DNA nyamuk Aedes sp
Untuk mempelajari polimorfisme
genetik Aedes sp digunakan metode yang
dilakukan oleh Grosberg et al. (1996),
Hil l dan Crapton (1994) dan Wilkerson et
al. (1993). Perhitungan untuk
memperoleh persentase tingkat
polimorfik dan monomorfik dari nyamuk
Aedes sp terlebih dahulu melakukan
isolasi DNA. Dalam penelitian ini DNA
genom diisolasi dari bagian kaki nyamuk
Aedes sp yang ditangkap dari 10 desa.
Proses isolasi DNA yang digunakan
adalah metode yang digunakan oleh
Beebe dan Saul, (1995) Williams et
a/.(1990), Wilkerson, et a/.(1993),
Gracia.e? al. (1998) yang dimodifikasi
dengan metode yang dipakai di NAMRU-
2 yaitu penambahan proteinase K ke
dalam larutan buffer lisis. Natrium asetat
diganti amonium asetat dan larutan lisis
dikurangi dari 500 ul menjadi lOOul
sesuai dengan larutan buffer ekstrak DNA
nyamuk dengan metode SDS. Pada
isolasi DNA dari tiga pasang kaki dapat
diperoieh sebanyak 0,5-6,5 ng
DNA/individu (Walltone,1999).
Kebutuhan DNA genom untuk PCR
sebanyak 0,3 ng sampai 5,0 ng (Garcia, et
al, 1998).
Polymerase Chain Reaction (PCR)
DNA genom yang diperoieh dari
hasil isolasi, selanjutnya diamplif ikasi
dengan PCR. Reaksi PCR terdiri dari
dNTP, enzim Tag-Polimerase, buffer
PCR,MgCl2 ,dH2O, primer dalam
konsentrasi dan komposisi tertentu.
Semua komponen reaksi PCR kecuali
enzim Taq polimerase dibuat dalam
bentuk liquot untuk memperkecil
terjadinya kontaminasi. Masing-masing
liquot tidak lebih untuk 5 kali reaksi.
Total volume reaksi PCR adalah 25ul
DNA genom diamplifikasi dengan
menggunakan primer OPE dengan
susunan basa 5'CTACTGCCGGT3';
5'GGT.GAC.TG.TG.3',5'CTA.CTG.CC.GT
3';'ACG.GCG.TA.TG3',5'GGG.AA.TT.CG
G3',5'GGT.GAT.CAGG3';dan5'GAGGAT
CC.CT 3' dari teknologi operon, Alameda
CA. Primer yang digunakan ini secara
tetap untuk semua sampel nyamuk Aedes
sp dari 10 desa. Pemilihan primer ini
berdasarkan hasil produk amplifikasi
yang jelas dan mudah terbaca untuk
menganalisis DNA hasil
amplifikasi.Sebelum tabung Eppendorf
yang berisi komponen-komponen PCR
dimasukkan ke dalam mesin thermal
cycler merk Perkin Elmer Gene Amp
PCR 2400. Metode kerja yang digunakan
dari Scott, et al, 1994; Yuwono dan
Sukarti, 1997. Hasil PCR ini kemudian
dielektroforesis.
Analisa Data
Data hasil tangkapan nyamuk dewasa
dengan berbagai cara penangkapan dianalisis
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dengan rancangan blok teracak sempurna.
Selanjutnya untuk melihat hubungan tingkat
polimorfisme, kekerabatan populasi nyamuk,
indeks kesamaan. Data dari enam primer
dijadikan satu dan dianalisis dengan NTSYS
untuk mengetahui jarak genetik antara
sampel. Sebagai alat bantu visualisasi
program Freetree digunakan untuk
menghasilkan dendrogram Analisis tingkat
kepercayaan pengelompokan populasi
dianalisis dengan WinBoot computational.
BASIL DAN PEMBAHASAN
Bila dilihat tingkat polimorfisme
DNA nyamuk Ae.aegypti seluruh lokasi
penelitian dengan enam primer, baik yang
berasal dari daerah endemis maupun non
endemis terlihat bahwa tingkat polimorfisme
DNA dari Desa Pahlawan (80,0%), Desa
Lembung gajah (74,4%), Desa Skip Ujung
(71,4%), Desa Kebon bunga(75%) dan Desa
Sukarame (68,5%) sedangkan Ae.aegypti
yang berasal dari daerah endemis lainnya
seperti Desa 27 Ilir, Desa 29 Ilir, dan Desa
Talangdondang antara 63,6%-64,4%.
Sedangkan untuk daerah non endemis tingkat
polimorfisme hanya 25% sebaliknya yang
monomorfisme 75%. Dengan adanya pita
polimorfik tersebut menunjukkan bahwa
terdapat keragaman DNA antara nyamuk
sampel yang digunakan, sehingga secara
genetik nyamuk tersebut sangat beragam. Di
Desa Sukarame, jumlah total larik sebanyak
54 dengan komposisi 17 (31,48%) bersifat
monomorfik dan 37 larik (68,52%) bersifat
polimorfik. Dari Desa Skip ujung 42 larik
dengan komposisi 12 (28,7%) bersifat
monomorfik dan 30 ( 71,43%) bersifat
polimorfik. Sampel yang berasal dari Desa
27 Ilir diperoleh 44 larik dengan komposisi
16 larik (36,36%) bersifat monomorfik dan
28 larik (63,64%) bersifat polimorfik.
Sampel dari Desa Kebon bunga diperoleh 48
larik dengan komposisi 12 larik (25%)
bersifat monomorfik dan 36 larik (75%)
bersifat polimorfik. Sampel dari Desa 29 I l i r
diperoleh sebanyak 47 larik dengan
komposisi 17 larik (36,17%) bersifat
monomorfik dan 30 larik (63,83%) bersifat
polimorfik . Sampel dari Desa Pahlawan
diperoleh sebanyak 35 larik dengan
komposisi 7 larik (20,0%) bersifat
monomorfik dan 28 larik (80,0%) bersifat
polimorfik . Sampel dari Desa 20 Ilir
diperoleh sebanyak 45 larik dengan
komposisi 16 larik (35,56%) bersifat
monomorfik dan 29 larik (64,44%) bersifat
polimorfik. Sampel dari Desa Talangdondang
diperoleh sebanyak 42 larik dengan
komposisi 15 larik (35,71) bersifat
monomorfik dan 27 larik (64,29%) bersifat
polimorfik. Sampel dari Desa Lembung
gajah diperoleh sebanyak 43 larik dengan
komposisi 11 larik (25,58) bersifat
monomorfik dan 32 larik (74,42%) bersifat
polimorfik. Sampel berasal dari desa non
endemis diperoleh sebanyak 24 larik dengan
komposisi 18 larik (75%) bersifat
monomorfik dan 6 larik (25%) bersifat
polimorfik, hal ini kebalikan hasil yang
diperoleh dari daerah endemis didominansi
sifat polimorfik.(Tabel 1)
Analisis data total maupun data per
pelakuan primer dilakukan dengan program
NTSYS-Pc yang ditransformasikan ke dalam
bentuk dendrogram yang dibuat berdasarkan
indeks kesamaan. NTSYS-Pc merupakan
sistem program yang digunakan untuk
menentukan struktur pada data multivariate.
Sistem ini dapat menghitung atau mengukur
kesamaan atau ketidaksamaan diantara semua
pasangan obyek yang dibandingkan dan
kemudian menyusun pula kesamaan ini ke
dan dari sekumpulan set yang obyeknya
sama.
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label 1. Perbandingan persentase pola larik DNA dalam setiap lokasi sampel nyamuk Ae.aegypti
dari daerah endemis dan non endemis dengan primer gabungan kota Palembang
Lokasi/desa
Sukarame
Skip Ujung
27Itir
Kebon bunga
29 ilir
Pahlawan
20 Ilir
Talang dondang
Lembung gajah
Srimulya
Susuan basa
5'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG,GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT3'
5'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
5'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG,TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
5'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG,AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
S'GGT.GAC.TG.TGJ'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
5'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
'GGT.GAC.TG.TG.3'
5'CTA.CTG.CC.GT 3'
5'ACG.GCG.TA.TG3'
5'GGG.AA.TT.CGG3'
5'GGT.GAT.CAGG 3'
5'GAGGATCC.CT 3'
Mono
morfisme
2
5
1
3
3
1
1
1
1
2
3
4
2
3
2
2
3
4
1
2
4
3
1
I
2
3
2
3
4
3
2
0
1
0
3
1
0
3
2
2
5
4
1
I
0
2
4
7
2
2
3
1
3
0
2
2
4
2
3
5
Jumlah
total(%)
17
(31.48)
12
(28,57)
16
(36,36)
12(25)
17
(36,17)
7(20,0)
16
(35,56)
15
(35,71)
11
(25,58)
18(75)
polimor
fisme
5
7
4
4
8
7
6
7
3
4
4
6
5
6
5
3
4
5
6
6
6
5
8
5
4
8
4
4
6
4
3
7
4
3
4
7
4
5
6
3
5
6
3
7
4
2
6
5
2
5
8
2
3
0
2
2
4
2
3
5
Jumlah total (
%)
37 (68.52)
30(71,43)
28 (63,64)
36(75)
30 (63,83)
28 (80,0)
29 (64,44)
27 (64,29)
32 (74,42)
6(25)
Jumlah
pola
larik
54
42
44
48
47
35
45
42
43
24
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Semua nyamuk yang berasal dari
daerah endemis dapat dibedakan antara satu
sampel dengan sampel lainnya. Sedangkan
angka yang hasil analisa bootstrap
menunjukkan tingkat kepercayaan
pengelompokan. Berdasarkan dendrogram
yang terbentuk, ada 2 klaster yang ditetapkan
pada tingkat kemiripan 57,8% klaster 1
terdiri dari seluruh daerah endemis,
sedangkan klaster 2 terdiri dari sampel
daerah non endemis dengan tingkat
kemiripan 80,4%. Namun ada beberapa
aksesi dari Sampel 20 Ilir yang menyebar ke
daerah non endemis. Sedangkan dari hasil
analisis bootstrap yang menunjukkan nilai
tingkat kepercayaan pengelompokan dengan
menggunakan susunan basa
5'ACG.GCG.TA.TG3' hubungan antara
sampel dari daerah endemis lin 1 yaitu
Siikarame dengan non endemis Srimulya
hanya mencapai 11,1% artinya sampel dari
Sukamulya berbeda dengan sampel
Sukarame. Sampel dari Desa Lembunggajah
dan Kebonbunga mencapai nilai tingkat
kepercayaan pengelompokan 45,7%
sebaliknya nilai tingkat kepercayaan
pengelompokan 46,0% antara Kebon bunga
dengan Skipujung, 27 Ilir (Gambar 9). Posisi
dari sampel di dalam kelompok juga
kelihatan menyebar hal ini menunjukkan
bahwa tingkat kekerabatan diantara sampel
dari daerah endemis cukup tinggi sepertti
ditunjukkan pada data dendrogram dengan
nilai 0,50-1,00. Berdasarkan nilai matriks
jarak genetik, maka jarak genetik tertinggi
diperoleh sebesar 0,93 (sampel asal Desa
Pahlawan dan 20 Ilir), dimana genotipe
pahlawan dan 20 illir pada klaster endemis.
Sedangkan sampel dari daerah non endemis
tidak sama dengan asal dari 20 Ilir.
Hampir semua nyamuk yang berasal
dari daerah endemis dapat dibedakan antara
satu sampel dengan sampel lainya dengan
menggunakan primer susunan basa
,5'GGT.GAT.CAGG 3', angka analisis
bootstrap menunjukkan tingkat kepercayaan
pengelompokan. Berdasarkan dendrogram
yang terbentuk, ada tiga klaster yang
ditetapkan pada tingkat kemiripan genetik
50% klaster satu terdiri dari seluruh aksesi
daerah endemis antara lain sampel berasal
dari Sukarame berdekatan secara genetik
dengan sekuensi Desa Skip ujung, Desa 29
Ilir, ini menandakan bahwa spesies tersebut
berasal dari daerah endemis. dan klaster dua
sampel dari Kebon bunga, Lembung gajah 29
Ilir juga berasal dari daerah endemis Skip
Ujung dan 27 Ilir juga berasal dari daerah
endemis, sedangkan klaster 3 terdiri dari
sampel kebonbunga dan lembung
gajah.Tingkat kerpercayaan pengelompokan
untuk daerah non endemis 58,90%.
Berdasarkan nilai matrik jarak genetik maka
jarak genetik tertinggi sebesar 0,93 sampel
asal 27 Ilir lawan Pahlawan dimana genotipe
asal 27 Ilir berada pada klaster dua
sedangkan genotipe Pahlawan berada pada
klaster 2 . Hal ini menunjukkan jarak genetik
pada kelompok yang sama artinya sampel
yang ada di Pahlawan berasal dari 27 Ilir,
letak desa ini memang berdekatan.
Sedangkan dari daerah non endemis jarak
genetikanya cukup tinggi, daerah ini tidak
berdekatan. Hampir semua nyamuk yang
berasal dari daerah endemis dapat dibedakan
antara satu sampel dengan sampel lainnya
dengan menggunakan primer susunan
basa5'GGG.AA.TT.CGG3'analisis bootstrap
menunjukkan tingkat kepercayaan
pengelompokan dan jarak genetik.
Berdasarkan dendrogram yang terbentuk, ada
empat klaster yang ditetapkan pada tingkat
kemiripan genetik 52,6% klaster 1 terdiri dari
seluruh aksesi daerah endemis antara lain
sampel berasal dari Sukarame,Talang
dondang berdekatan secara genetik dengan
sekuensi klaster 2 yaitu Skip ujung, 20 I l i r
dan Lembung gajah, ini menandakan bahwa
spesies tersebut berasal dari daerah endemis
dan klaster 3 sampel dari Kebonbunga,
Sukarame, 29 Ilir dan 20 I l i r juga berasal dari
daerah endemis, Klaster 4 adalah Pahlawan
dan 27 Ilir juga berasal dari daerah endemis.
Tingkat kerpercayaan pengelompokan untuk
daerah non endemis 2,5%. Tingkat
kekerabatan diantara sampel tidak terlalu
tinggi seperti ditunjukkan pada data
dendrogram dengan nilai koefisien kemiripan
0,25-1,0. Berdasarkan nilai matrik jarak
genetik maka jarak genetik tertinggi sebesar
1,0 ditemukan pada sampel berasal sampel
asal 20 I l i r lawan Kebonbunga, 29 Ilir
dimana genotipe asal 20 Ilir berada pada
klaster 2 dan 3 sedangkan genotipe Kebon
bunga, 29 Ilir berada pada klaster 3 . Hal ini
menunjukkan jarak genetik pada kelompok
yang sama artinya sampel yang ada di Kebon
bunga, 29 Ilir berasal dari 20 I l i r , letak desa
ini memang berdekatan. Sedangkan dari
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daerah non endemis jarak genetikanya cukup
tinggi, menyebar di Klaster 2 daerah ini tidak
berdekatan.Semua nyamuk yang berasal dari
daerah endemis dapat dibedakan antara satu
sampel dengan sampel lainnya dengan
menggunakan primer susunan basa
5'GGT.GAC.TG.TG. Analisis bootstrap
menunjukkan tingkat kepercayaan
pengelompokan menunjukkan jarak genetik.
Berdasarkan dendrogram yang terbentuk, ada
tiga klaster yang ditetapkan pada tingkat
kemiripan genetik 55,2%, klaster 1 terdiri
dari seluruh aksesi daerah endemis antara
lain sampel berasal dari Sukarame, Skip
ujung, 27 Ilir dan 29 Ilir, berdekatan secara
genetik dengan sekuensi klaster 2 yaitu
Kebon bunga, 27 Ilir dan Skip ujung, ini
menandakan bahwa spesies tersebut berasal
dari daerah endemis, dan klaster 3 sampel
dari Kebonbunga, Sukarame, 27 Ilir dan juga
berasal dari daerah endemis. Klaster 4 adalah
berasal dari daerah non endemis. Tingkat
kerpercayaan pengelompokan untuk daerah
non endemis 80,2%, tidak tersebar di daerah
endemis. Tingkat kekerabatan diantara
sampel cukup tinggi seperti ditimjukkan pada
data dendrogram dengan nilai koefisien
kemiripan 0,20-1,0. Berdasarkan nilai matrik
jarak genetik maka jarak genetik tertinggi
sebesar 1,0 ditemukan pada sampe! berasal
sampel asal 27 Ilir lawan Skip ujung, 29 Ilir
dengan genotipe asal 27 Ilir dan Skip ujung
berada pada klaster 1, 2 dan 3 sedangkan
genotipe Kebon bunga, 29 Ilir berada pada
klaster 3. Hal ini menunjukkan jarak genetik
pada kelompok yang sama artinya sampel
yang ada di Kebon bunga, 29 I l i r berasal dari
20 I l i r , letak desa ini memang berdekatan.
Sedangkan dari daerah non endemis jarak
genetikanya cukup tinggi, menyebar di
Klaster 2 daerah ini tidak berdekatan.
Nyamuk yang berasal dari daerah endemis
dapat dibedakan antara satu sampel dengan
sampel lainya dengan menggunakan primer
susunan basa 5'ACG.GCG.TA.TG.3, hasil
analisis bootstrap menunjukkan tingkat
kepercayaan pengelompokan menunjukkan
jarak genetik. Berdasarkan dendrogram yang
terbentuk, ada 4 klaster yang ditetapkan pada
tingkat kemiripan genetik 52%, klaster 1
terdiri dari seluruh aksesi daerah endemis
antara lain sampel berasal dari Sukarame,
Skip ujung, Kebonbunga dan
Talangdondang, berdekatan secara genetik
dengan sekuensi berbeda artinya nyamuk dari
daerah endemis sukarame yang menyebar ke
3 desa. klaster 2 yaiiu Kebonbunga,
lembunggajah dan Skip ujung, ini
menandakan bahwa spesies tersebut berasal
dari daerah endemis. dan klaster 3 sampel
dari 29 Ilir, Pahlawan, 27 Il ir dan Lembung
gajah juga berasal dari daerah endemis,
Klaster 4 adalah berasal dari daerah non
endemis .Tingkat kerpercayaan
pengelompokan untuk daerah non endemis
22,2% dan 30%, tidak tersebar di daerah
endemis. Tingkat kekerabatan diantara
sampel cukup tinggi seperti ditunjukkan pada
data dendrogram dengan nilai koefisien
kemiripan 0,20-1,0 .Berdasarkan nilai matrik
jarak genetik maka jarak genetik tertinggi
sebesar 0,86 ditemukan pada sampel berasal
sampel asal Skip ujung lawan Kebon bunga,
Skip ujung berada pada klaster 1 dan 2
sedangkan genotipe Kebon bunga, berada
pada klaster 1,2. Hal ini menunjukkan jarak
genetik pada kelompok yang sama artinnya
sampel yang ada di Kebon bunga, berasal
dari Skip ujung, letak desa ini memang
berdekatan. Sedangkan dari daerah non
endemis jarak genetikanya cukup tinggi
dengan jarak genetiknya 0,18 terhadap
Sukarame, dan asal non endemis menyebar di
Klaster 4 daerah ini tidak berdekatan. Hasil
dendogram menunjukan hampir semua
individu dapat dibedakan antara satu
induvidu dengan individu berasal dari desa
lainnya. Berdasarkan dendogram yang
terbentuk ada 5 klaster yang ditetapkan pada
tingkat kemiripan genetik 44,2%. Klaster 1
terdiri atas 3 aksesi yang merupakan sampel
Ae.aegypti yang berasal dari daerah endemis
dan klaster -2 terdiri 2 aksesi dari
nonendemis. Klaster 3 terdiri dari 3 aksesi
daerah endemis klaster 4 terdiri dari 4 aksesi,
klaster 5 terdiri dari 2 aksesi dimana 1 aksesi
terdapat 3 desa yang sama dalam 1 aksesi.
Nyamuk yang berasal dari daerah endemis
dapat dibedakan antara satu sampel dengan
sampel lainya dengan menggunakan primer
susunan basa 5'ACG.GCG.TA.TG.3'
Sedangkan angka yang terdapat pada hasil
analisis bootstrap menunjukkan tingkat
kepercayaan pengelompokan menunjukkan
jarak genetik. Berdasarkan dendrogram yang
terbentuk, ada 5 klaster yang ditetapkan pada
tingkat kemiripan genetik 44%, klaster 1
terdiri dari seluruh aksesi daerah endemis
antara lain sampel berasal dari Sukarame, 20
I l i r dan Lembung gajah, berdekatan secara
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genetik dengan sekuensi berbeda artinya
nyamuk dari daerah endemis sukarame yang
menyebar ke 2 desa. Klaster 2 yaitu sampel
asal nonendemis namun ada sampel asal
lembung gajah, ini menandakan bahwa
spesies tersebut berasal dari daerah
nonendemis. dan klaster 3 sampel dari 29 I l i r ,
20 ilir,talangdondang dan skip ujung.Klaster
4 Kebonbunga dan 27 Ilir juga berasal dari
daerah endemis, Klaster 5 adalah berasal dari
daerah endemis Sukarame, Skipujung dan
Pahlawan. Tingkat kerpercayaan
pengelompokan untuk daerah non endemis
10,6% dan 33,8%., tidak tersebar di daerah
endemis. Tingkat kekrabatan diantara sampel
cukup tinggi seperti ditunjukkan pada data
dendrogram dengan nilai koefisien kemiripan
0,25-1,0 .Berdasarkan nilai matrik jarak
genetik (Gambar 2) maka jarak genetik
tertinggi sebesar 1,0 ditemukan pada sampel
berasal sampel asal Skip ujung lawan
Sukarame, Skipujung berada pada klaster 3
dan 5 sedangkan genotipe Sukarame, berada
pada klaster 1,5, Hal ini menunjukkan jarak
genetik pada kelompok yang sama artinnya
sampel yang ada diSukarame, berasal dari
Skip ujung, letak desa ini memang
berdekatan. Sedangkan dari daerah non
endemis jarak genetikanya cukup tinggi
dengan jarak genetiknya 0,73 dan 0,63
terhadap sampel Sukarame, dan asal non
endemis mengelompok di Klaster 2, yang
ada di daerah nonendemis berbeda dengan
yang ada di daerah endemis, hal ini serupa
dengan penelitian Wiliam,et al,(1997).
Berdasarkan tingkat polimorfisme
atau keanekaragaman genetik dari individu-
individu tersebut dapat disusun kekrabatan
yang berupa dendrogram untuk setiap primer.
Kekrabatan dibuat atas dasar indeks
kesamaan melalui program NTSYS-PC.Hasil
yang diperoleh tersebut menggambarkan
bahwa metode RAPD merupakan teknik
cukup akurat dalam melihat keanekaragaman
atau variasi genetik dari spesies nyamuk yang
diamati.
Bila semua primer digabungkan
maka akan membentuk suatu dendrogram
yang berdasarkan indeks kesamaan dan
ketidaksamaan setelah semua obyek yang
diperbandingkan diketahui indeks
kesamaannya melalui metode simple
matching, maka dibuat dendrogram dengan
metode klaster. Dari hasil dendogram yang
merupakan gabungan keseluruhan primer
terlihat bahwa dengan simple matching
membagi keseluruhan induvidu menjadi 2
kelompok yaitu nyamuk Ae.aegypti dari
daerah non endemis yaitu Desa Srimulya
dan Ae.aegypti yang berasal dari daerah
endemis yaitu Desa Sukarame, Skip ujung,
27 ilir, Kebonbunga, 29 ilir, Pahlawan, 20
ilir, Talang dondang dan Lembung gajah.
Terlihat bahwa untuk nyamuk Ae.aegypti
yang berasal dari Desa Srimulya
mengelompok pada satu kelompok tertentu
yang terpisah dari kelompok lain (Gambar 1)
0.20 O.rtO
Coefficient
Keterangan Linl-2=Sukarame, 3-4=Skipujung, 5-6=27ilir, 7-8=kebonbunga, 9-10=29ilir, ll-12=pahlawan, 13-
14=20ilir, 15-16=talangdondang, 17-18=lembunggajah, 19-20=srimulya. 123 pb DNA "ladder".
Gambar 1. Dendogram pengelompokan berdasarkan kesamaan genetik atas lokus dari 10 desa
asal Ae. aegypti menggunakan primer Gabungan
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Ini menandakan bahwa nyamuk
Ae.aegypti dari desa non endemis telah
terisolir yang ditetapkan pada tingkat
kemiripan 52%. Lokasi geografis tidak
menyebabkan perbedaan kelompok masing-
masing lokasi namun pengambilan sampel
nyamuk di Desa Lembung gajah, Sukarame,
Skip ujung, tidak memiliki kelompok sendiri.
Menurut Warburton et al.2005 strain tidak
terklaster berdasarkan fenotipe, adaptasi
lingkungan, respon heterotik, tapi strain yang
berkerabat secara pedigree biasanya berada
pada klaster yang sama. Ini terlihat pada
nyamuk yang berasal dari daerah endemis
mengelompok dalam satu klaster. Adanya
korelasi antara keanekaragaman dengan
adaptasi untuk lulus hidup sangat menunjang
peningkatan suatu populasi. Organisme yang
memiliki keanekaragaman yang lebih
bervariasi akan lebih mudah lulus hidup dan
berkembangbiak daripada organisme yang
kurang bervariasi. Tingkat kekerabatan di
antara strain nyamuk cukup tinggi, seperti
ditunjukan pada data dendrogram dengan
nilai 0,20-1,00 (Tabel 2). Berdasarkan nilai
matriks jarak genetik, maka jarak genetik
tertinggi diperoleh sebesar 1,00 ( Gambar 2).
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Gambar 2. Hasil analisa bootstrap GABLTNGAN dalam bentuk dendogram pengelompokan
berdasarkan kesamaan genetic(%) atas lokus RAPD populasi Ae.aegypti dari 9 desa
endemis dan satu desa non endemis di Palembang
Dari semua hasil tersebut
membuktikan bahwa metode RAPD dapat
mengidentifikasi daerah genom melalui
amplifikasi segmen DNA spesifik pada
genom.Penanda RAPD dapat
mengidentifikasi DNA polimorfisme dan
monomorfisme nyamuk yang berasal dari
endemis dan non endemis
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Tabel 2. Analisis NTYSPC untuk Koofisien Kesamaan 'Simple Matching" (Jarak genetic) dari
sample nyamuk Aedes aegypti yang berasal dari Sukarame,Skip ujung,27 Ilir,Kebon
bunga,29 Ilir, Pahlawan, 20 Ilir,Talang dondang, Lembung gajah dan Sukamulya
dengan menggunakan Primer gabungan
Lnl Ln2 Ln3 Ln4 Ln5 Ln6 Ln7 Ln8 Ln9 LnlO Lnll Lnl2 Lnl3 Lnl4 Lnl5 Lnl6 Lnl7 Lnl8 Lnl9 Ln20
Lnl
Ln2
Ln3
Ln4
Ln5
Ln6
Ln7
Ln8
Ln9
LnlO
Lnll
Lnl2
Lnl 3
Lnl 4
Lnl5
Lnl 6
Lnl7
Lnl8
Lnl 9
Ln20
1,00
0,591,
0,660,
0 , 5 2 0 ,
0 , 5 7 0 ,
0 ,650 ,
0 ,580 ,
0 , 5 7 0 ,
0 , 6 5 0 ,
0 , 6 9 0 ,
0 , 2 5 0 ,
0,580,
0,730,
0 ,560 ,
0 , 5 9 0 ,
0 , 6 5 0 ,
0 , 5 2 0 ,
0 , 7 2 0 ,
0 , 5 4 0 ,
0 , 4 6 0 ,
00
511,00
51 0,57 1,
600,650,
5 4 0 , 6 2 0 ,
6 8 0 , 5 9 0 ,
54 0 ,490 ,
570,590,
6 6 0 , 6 0 0 ,
2 9 0 , 2 1 0,
5 5 0 , 5 3 0 ,
570,590,
40 0, 47 0,
48 0, 61 0,
4 2 0 , 5 8 0 ,
4 6 0 , 5 3 0 ,
48 0 ,57 0,
330 ,520 ,
3 7 0 , 5 4 0 ,
00
561,
530,
500,
530,
500,
580,
390,
500,
530,
430 ,
47 0,
560 ,
490,
650,
430,
500,
00
67 1,
650,
650,
700,
7 2 0 ,
200,
620,
670,
430 ,
500 ,
480,
4 4 0 ,
560,
360,
370,
00
591,
740,
750,
780 ,
330,
810,
780,
580,
630,
670 ,
460 ,
7 2 0 ,
480 ,
4 6 0 ,
00
62 1,
560,
570 ,
31 0,
500,
620,
47 0,
410,
5 2 0 ,
450,
600,
370,
460 ,
00
711,
730 ,
390,
740,
710,
5 4 0 ,
500,
640,
400 ,
630,
430,
4 0 0 ,
00
811,00
28 0 ,32 1,
72 0,78 0,
72 0,78 0,
58 0 , 5 6 0 ,
6 3 0 , 6 2 0 ,
6 1 0 , 6 6 0 ,
42 0 , 4 2 0,
660,68 0,
4 5 0 , 4 2 0 ,
4 2 0 , 4 7 0 ,
00
401,
330,
2 7 0 ,
180,
320,
2 9 0 ,
320,
280,
350,
00
721,
630,
620,
620,
410,
580,
4 4 0 ,
410,
00
58 1,00
6 0 0 , 4 8 1,00
7 0 0 , 6 0 0 , 6 0 1 , 0 0
4 2 0 , 3 6 0 , 2 9 0 , 4 7 1,00
8 1 0 , 5 9 0 , 5 9 0 , 6 6 0 , 5 0 1,00
5 5 0 , 4 4 0 , 4 5 0 , 5 0 0 , 5 1 0 , 6 4 1,00
5 0 0 , 5 1 0 , 4 7 0 , 5 7 0 , 5 4 0 , 6 0 0 , 6 3 1 , 0 0
KESIMPULAN
Dari hasil penelitian ini disimpulkan
bahwa variasi genetik Ae.aegypti yang di
analisis cukup luas dengan tingkat kemiripan
genetik dengan tingkat kekerabatan di antara
strain nyamuk cukup tinggi, seperti
ditunjukan pada data dendrogram dengan
nilai 0,20-1,00. Berdasarkan nilai matriks
jarak genetik, maka jarak genetik tertinggi
diperoleh sebesar 1,00. Selain itu, ada tiga
klaster yang terbentuk pada tingkat
kekrabatan 32,5%.
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